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Introduzione

I1 Nebbiolo non solo & uno dei vitigni pit nobili del nostro Paese, ma anche (e forse proprio
per questo) uno dei primi ad essere citato, poiché a lui si riferiscono i richiami storici tra i piu
lontani per le varieta di vite italiane, precisamente risalenti alla seconda meta del 1200 e, in area
alpina, al 1300 con il nome di Prunent (Berta e Mainardi, 1997). Una lunga tradizione colturale,
dunque, per questa famosa cultivar, ma sempre in un luogo relativamente circoscritto, perché il
Nebbiolo non ha mai abbandonato i sistemi collinari raccordati alle Alpi e vi ha sempre prediletto i
climi montani e continentali.

Dovuta quasi certamente, almeno in parte, al lungo periodo di coltivazione, la spiccata
variabilita fenotipica del Nebbiolo ha portato non solo ad assegnare a questo vitigno denominazioni
diverse nei differenti luoghi di coltura (Nebbiolo maschio, femmina, fino, gentile, piccolo e grosso,
oppure Spanna nel Nord Piemonte, Picotendro in Valle d’Aosta, Prunent in Val d’Ossola,
Chiavennasca in Valtellina), ma anche a definire nelle Langhe alcune sottovarieta, la cui distinzione
e stabilita era considerata tale da far prevedere nei disciplinari di produzione di vini prestigiosi
I’impiego o I’esclusione dell’una o dell’altra. | rinomatissimi DOCG Barolo e Barbaresco devono,
infatti, essere prodotti con Nebbiolo delle sottovarieta Michet, Lampia o Rosé, con I’esclusione
pertanto d’altre sottovarieta un tempo pitu 0 meno diffuse, tra cui ad esempio il Nebbiolo Bolla.

Studi sono stati intrapresi sul Nebbiolo sia da un punto di vista propriamente ampelografico
che genetico (Schneider et al., 1991; Botta et al., 2000; Schneider et al., 2003). In questo lavoro
sono riportati i risultati d’indagini ampelografiche e biometriche e di analisi del genoma con
marcatori molecolari compiute con I’intento di stabilire la base genetica della variabilita fenotipica
riscontrata nel Nebbiolo, e di studiarne i rapporti di parentela con le altre cultivar locali, al fine di
chiarirne I’origine genetica e geografica.

Materiali e metodi

Il materiale vegetale oggetto di osservazioni ed analisi e presente in vigneti di collezione in
Piemonte e Valtellina, rispettivamente presso I’Unita di Viticoltura dell’Istituto di Virologia
Vegetale del CNR di Torino e la Fondazione Fojanini di Sondrio. Le osservazioni ampelografiche
sono state condotte su 33 caratteri descrittivi desunti dal Codice OIV (1983), in parte modificati. Le
misure biometriche sono state eseguite su foglie adulte di genotipi diversi di Nebbiolo calcolando
16 parametri riassuntivi della morfologia fogliare (Schneider e Zeppa, 1988).

Il DNA nucleico e stato estratto da giovani germogli (seguendo il metodo proposto da
Thomas e collaboratori, 1993) ed analizzato mediante marcatori SSR (Simple Sequence Repeats) o
microsatelliti amplificando da 23 a 58 loci. Questi marcatori non solo si sono rivelati stabili e
riproducibili (tanto da permettere lo scambio di risultati analitici tra laboratori diversi), ma per la



loro natura codominante consentono analisi genetiche di parentele e ricostruzioni di pedigree
(Bowers e Meredith, 1997; Sefc et al., 1997; Bowers et al., 1999; Vouillamoz et al., 2003). Le
analisi sono state eseguite su gel di sequenza impiegando un sequenziatore ABI-Prism 377 con
software Genescan, oppure mediante rivelazione del DNA con il metodo silver staining, come
indicato da Bowers e collaboratori (1996). E’ stato possibile confrontare i dati ottenuti con i due
metodi dopo aver normalizzato i risultati inserendo nelle analisi genotipi noti.

Risultati e conclusioni

L’esame comparativo di numerosi genotipi appartenenti a quattro importanti sottovarieta
(Bolla, Lampia, Michet e Rosé) e ad alcuni sinonimi del Nebbiolo, eseguito con metodi
ampelografici descrittivi e biometrici, ha indicato I’esistenza di tre principali tipi morfologici il
Nebbiolo Michet, il Nebbiolo Rosé e il Nebbiolo Lampia, cui sono da ricondurre la sottovarieta
Bolla ed i sinonimi, come ad esempio il Picotendro e la Chiavennasca. L analisi del DNA mediante
marcatori molecolari microsatelliti eseguita sugli stessi campioni per valutare la loro variabilita
genetica ha mostrato per il Nebbiolo due diversi genotipi: il genotipo Lampia, identico al Michet e a
tutti gli altri sinonimi, e il genotipo Rosé, con profilo del tutto distinto dai precedenti.

Le differenze morfo-fisiologiche riscontrate nel Nebbiolo Michet, che consistono in vigore e
fertilita ridotti, scarsa resa vivaistica, internodi corti e foglie molto incise con seno peziolare molto
aperto e denti allungati, si ritengono pertanto dovute all’infezione di GFLV (Grapevine Fanleaf
Virus), che interessa tutte le viti della sottovarieta Michet non sottoposte a risanamento.

Per il Nebbiolo Rosé, le analisi genetiche non solo hanno rilevato un profilo genetico
diverso, ma hanno anche indicato come molto probabile una relazione di parentela di primo grado
con I’altro genotipo del Nebbiolo, perché nei 23 loci SSR fino ad ora analizzati i due genotipi
presentano sempre almeno un allele comune. L’esistenza di varieta-popolazione nella vite,
ipotizzata a livello teorico (Levadoux, 1951; Mullins e Meredith, 1989), é gia stata dimostrata in
Italia per la Fortana ed il Prosecco (Silvestroni et al., 1997; Calo et al., 2000). Per il Nebbiolo si
profila una situazione analoga, benché la presenza del Nebbiolo Rosé sembra limitata al solo
Albese, dove pu0 esser derivato dall’incrocio del piu diffuso Nebbiolo genotipo Lampia con un
altro genitore sconosciuto, anche se allo stato attuale delle conoscenze non pud essere escluso che
sia lo stesso Rosé ad aver dato origine al Nebbiolo tipo Lampia. Da un punto di vista ampelografico
e colturale, il Nebbiolo Rosé si distingue dal Nebbiolo Lampia per il maggiore vigore e per
presentare una foglia piu grande, piu spessa e bollosa, con seno peziolare un po’ piu chiuso ed ampi
seni laterali superiori, un grappolo lievemente piu piccolo e pit compatto, con buccia degli acini
dalla sfumatura violetta; I’uva € molto zuccherina, ma meno ricca d’antociani e polifenoli.

Un'altra cultivar tipicamente piemontese, la Freisa, si € dimostrata legata da un punto di
vista genetico al Nebbiolo (genotipo Lampia): la Freisa condivide con il Nebbiolo uno dei due alleli
in addirittura 58 loci microsatelliti, tanto che una relazione di primo grado tra le due cultivar si puo
considerare certa. Sinonimi somiglianti (Spanna per il Nebbiolo e Spannina per la Freisa), la
morfologia delle piante ed il loro modo di vegetare, nonché un simile e peculiare profilo antocianico
delle uve avevano gia portato ad ipotizzare una qualche parentela tra i due vitigni.

Sempre basandosi sull’analisi con marcatori molecolari microsatelliti sono proseguite le
indagini volte ad individuare possibili genotipi legati da parentela con il vitigno Nebbiolo, con
I’obiettivo di definirne I’origine genetica e geografica. 1l DNA del Nebbiolo Lampia é stato
comparato con piu di 1500 varieta di vite provenienti da varie regioni del mondo (inclusi
ovviamente piu di un centinaio di vitigni dell’ltalia Settentrionale) riuniti in un unico database
basato su dati provenienti da: a) Universita di California, Davis (C. Meredith, comunicazione
personale), b) due banche dati online (Grape Microsatellite Collection® e Greek Vitis Database?), c)

! http://www.ismaa.it/areadia/gmc.html
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genotipi pubblicati recentemente non inclusi nelle precitate banche dati (Rossoni et al., 2001;
Crespan et al., 2002; Ibanez et al., 2003; Labra et al., 2003; Pinto-Carnide et al., 2003) e d) dati del
nostro gruppo di lavoro non pubblicati. La distanza genetica tra il Nebbiolo ed ogni altra cultivar
del database é stata calcolata in base alla proporzione d’alleli condivisi (Bowcock et al., 1994).

Le otto cultivar geneticamente piu vicine al Nebbiolo sono risultate nell’ordine: la Negrera
(proveniente dalla Valtellina), la Freisa (diffusa in tutto il Piemonte), il Nebbiolo Rosé dell’ Albese,
la Vespolina (coltivata nel Nord Piemonte e nell’Oltrepd pavese), il Bubbierasco (un vecchio
vitigno del Saluzzese in provincia di Cuneo), la Pignola, il Rossolino nero e la Rossola (tutte
recuperate in Valtellina). In base all’analisi effettuata con da 23 a 58 loci SSR, per sei delle citate
varieta si & dimostrata possibile una relazione di parentela di primo grado con il Nebbiolo (genotipo
Lampia), nonostante qualche differenza probabilmente dovuta a mutazioni clonali (fig. 1). Ciascuna
di queste cultivar, in sostanza, potrebbe corrispondere ad un genitore del Nebbiolo o alla progenie
da esso derivata. Alcune ipotesi di ricostruzione del pedigree delle cultivar precitate e delle
relazioni genetiche con il Nebbiolo sono state formulate e sono attualmente in corso di verifica
mediante I’analisi con marcatori supplementari.

23/23 Nebbiolo Rosé
BELHS Freisa
50/50 Negrem
Nebbiolo Lampia 23/24
Rossola
Lo Vespolina
23/23 Bubbierasco

Figura 1 — Parentela di primo grado tra il Nebbiolo genotipo Lampia e sei vitigni tradizionali del Nord-Italia. Il
rapporto indica il numero di marcatori microsatelliti dove la parentela e stata confermata rispetto al numero
totale di loci analizzati.

Data la distribuzione territoriale dei vitigni geneticamente affini al Nebbiolo, tutti propri
dell’Italia Settentrionale e molti dell’area alpina, si puo ritenere probabile che questo nobile vitigno
sia se non originario di quest’area, per lo meno da lungo tempo presente ed in modo piuttosto
consistente ai piedi delle Alpi e nei sistemi collinari che si raccordano all’arco alpino. Tutto lascia
pensare, in conclusione, che il Nebbiolo abbia giocato un ruolo importante nella costituzione della
base genetica del germoplasma di vite proprio dell’ambiente alpino e pedemontano.
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